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La introducción y manejo de cultivos geneticamente modificados, desde la perspectiva de 
seguridad ambiental, suponen entre otros el conocimiento del impacto sobre la 
composición genética de poblaciones de variedades tradicionales y de parientes silvestres 
geneticamente compatibles. Esto conlleva a preocuparse de fenomenos de flujo de genes 
mediante polen, y a estudiar la ubicación de poblaciones posiblemente receptoras, la 
actividad de agentes polinizadores, la efectividad del flujo y sus consecuencias sobre el 
'fitness' de las poblaciones receptoras a mediano y largo plazo. Se usó el fríjol común 
(Phaseolus vulgaris L.) como planta nativa y modelo de estudio en Costa Rica desde 1987, 
para precisar la ubicación de cada población silvestre, así como de posibles complejos 
'silvestre- maleza- cultivo' como resultante de posibles hibridaciones resultantes de flujo. A 
la fecha se conocen 22 poblaciones del pariente silvestre (representando quizás el 90% o 
más de las poblaciones) distribuidas en cuatro cuencas hidrográficas alrededor del Valle 
Central de Costa Rica. También se han ubicado seis casos de flujo, y algunos de los 
complejos han podido ser estudiados a lo largo del tiempo. Se utilizaron tres marcadores 
moleculares: faseolinas, isoenzimas y microsatélites para evaluar la contribución del 
genoma nuclear en el flujo de genes. La dirección del movimiento de genes se determinó 
mediante RFLP-PCR de ADN de cloroplasto. El 98% de los individuos fue intermedio, 
seleccionados con base en la evaluación morfológica, eran producto del flujo de genes. 
Además, se estableció que la dirección principal del flujo de genes había ocurrido desde el 
polen de materiales silvestres hacia materiales cultivados (82%). Aunque la dirección en 
sentido contrario se evidenció en baja frecuencia su porcentaje fue significativo (18%). El 
flujo de genes fue observado principalmente entre formas biológicas del acervo genético 
mesoamericano (92%). El 8% de los materiales con características intermedias eran el 
resultado del flujo entre el acervo mesoamericano y el andino. Las metodologías 
empleadas en este estudio para identificar los individuos resultantes de flujo de genes y 
para caracterizar las poblaciones (silvestres, cultivadas y de características intermedias) 
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